24 ヒト・チンパンジー間におけるエピゲノム・バリエーションの網羅的解析(X.共同利用研究 2.研究成果) by 一柳, 健司 et al.
Title24 ヒト・チンパンジー間におけるエピゲノム・バリエーションの網羅的解析(X.共同利用研究 2.研究成果)
Author(s)一柳, 健司; 佐々木, 裕之; 新田, 洋久




Type Departmental Bulletin Paper
Textversionpublisher
Kyoto University
ておこなってきた記憶課越を,コンピュータで制御す
るタッチパネルを用いた手続きでおこなうことにした.
本年度は年度途中での採択となり尖施期間が短かった
ため,現在は若齢個体を対射こ訓練を継続し,次年度に
老齢ザルが配分されれば,これらの何体も訓練をして
比較分析をおこなう予定である.
24ヒト･チンパンジー間におけるエビゲノム ･バリエ
ーションの網羅的解析
一柳馳司,佐々木裕之,新田汗久 (国立迫伝学研究所)
ヒト･チンパンジーゲノム間の塩品配列の違いはわず
か1%弛であるが,衣現型には大きな違いがある.本研
究では,表現型や迫伝子発現と関連の深いDNAメチル
化パターンにどの程度,どのような遺伝子で相違があ
るか,またそのようなェピジェネティツクな相違とゲ
ノム配列の相違 (ジェネティツクな相違)にはどのよう
な関係があるのかを明らかにするため,チンパンジー
およびヒト白血球細胞のDNAを調製,解析した.チン
パンジー標本として,平成20年1月にプチ,同年3月に
ペンデーサから血液標本を得た.ヒト血液標本は国立
迫伝学研究所にて得た.これらの標本を用い,今後のゲ
ノムワイドな研究のための基礎情報を得る目的で8迫
伝子のプロモーター領域のDNAメチル化状態をバイサ
ルファイト法にて解析した.プチおよびペンデーサの
招木共に,調べた領域のメチル化状態はヒトにおける
メチル化状態とほぼ同じ状態であることが分かった.
今後はこれらの領域を内部標準として抗メチル化シト
シン抗体による免疫沈降とその沈降物のマイクロアレ
イ (ゲノムタイリングアレイ)解析を行い,ヒト･チン
パンジー間でメチル化状態の異なる領域を同定･解析し
ていく予定である.
25他者の存在は自己鏡像認知の成立に必要か?
草山太一 (昭和大 ･教育)
動物に鏡を提示し,その自己の反射像を自己と認知
するかどうかを調べる研究は自己鏡像認知と呼ばれ,
多くの動物種を対象に検討されている.そして,鏡を使
うことで,直接に見えない身体のある特定の部分を見
ることができるかどうかという点から,自己鏡像認知
の成立を確認する方法 (マークテスト)では,チンパン
ジーなどの大型類人猿,イルカ,ゾウにおいて,その成
立が認められている.一方,その他の多くの動物では,
まるで他個体がいるかのように鏡に対して反応するこ
とが知られている.自己鏡像認知に関する研究は,行動
視察するために対象を1個体に絞った検討が主流であ
るが,本研究では一緒に他の個体が映り込むことが成
立条件と考えた.つまり,他者の銃映像と実物との対応
関係から,自己の反射物を自己と認孤するようになる
と考えたのである.
本年度は,年度の途中での採択ということもあり,価
易的な装把でニホンザル2i1-jiを対象に予備観察を実施
した.透明なアクリル箱に入れて,廿段から給餌などで
信仰関係の伴い人物と一緒に鎖の前で過ごしたときの
反応をビデオ記録した.2回の提示で,1頭は人物が指し
示す鏡像に性悪を払うなど,一緒に鏡に映り込むとい
うことに意味があることが示唆された.もう1頭につい
ては,ほとんど矧 こ対して興味を示さず,個体によって
反応が只なっていた.次年度は観察装置を新規に作成
し,提示回数による行動の変化を調べることを目標に
したい.
26大型類人猿におけるMCIR遺伝子の多様性解析
木川研紀 (ポーラ化成工光 (樵)皮膚薬剤)
MCIR(melanocortin･lreceptor)は色素細胞表面に存
在する色窮:･J7T:生に旧与するレセプターである.ヒトに
おいてMCIR迫伝子は,多様性が拓く人種特異的変異
が存在する.そのためMCIR変Fq･データは,ホモサピェ
ンスの分岐過程を考察する際に有益な情事Rのひとつと
なっている.
我々は,ヒト以外の霊長矧 こおいても,当迫伝子のデ
ータは分岐過程を考察する上で布益なI桝托となると考
えた.そこで大型類人猿におけるMCIR迫伝子の多型
解析を行いこの遺伝子の進化過程を比較解析する研究
を開始した.
現在までにチンパンジーのMCIR迫伝子解析条件を
決定し,10例のコーディング領域の配列解読が完了した.
その結果,10例すべて同じ配列で,ヒト配列に対し8つ
のnonsynonymousvariantが存在していた.今後はプロモ
ーター領域の解析を開始すると同時に,他の析人才l主の
迫伝子解析にも着手していく.
27IGCR法を用いたマカク近縁種の柾判別DNAマーカ
ーの効率的単離
後藤幸七 ((財)かずさDNA研究所)
千葉県房総半島には,天然記念物生息域に指定され
た地域を含み,ニホンザル生息域が広がっている.近年
この地域に,移入柾とみられるアカゲザルとの交雑胴
体が発見され,千来県では外来生物法に則り,アカゲザ
ルのこの地域からの防除を決定した.これに作い,我々
は本研究において,交維状況の把握,及び,交雑のモニ
タリングシステム構築の為,アカゲザル,ニホンザルの
種判別DNAマーカーを取得することとした.
まず,我々が開発してきたDNAサブトラクション法
であるIGCR法 (In一gelcompetitivereassociation法,Gotoh
andOishi,2003)を用いて,房総半島で捕獲されたアカ
ゲザル l頭,ニホンザル l頭との間のRFLP多型部位を
多数単離した.次にこの中から,房総半島アカゲザル6
頭には検出されるが,房総半島ニホンザル21頭では全
く検出されなかったDNA多型を,染色体上の29筒所に
同定したので,これらをアカゲザル特Fq･的マーカーと
した.また,これらのマーカーは,インド搾取 中岡原
産のアカゲザルを用いても,アカゲザル特只的マーカ
ーとして確認できた.
3.平成 19年度で終了した計画研究 (本年度
該当なし)
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